
1.3e-194 


Length: 


1957 


2398.00 


Matches : 


452 


91.47% 


Conservative : 


41 


83.86% 


Mismatches : 


38 


76.42% 


Indels : 


8 


22 


Gaps : 


3 



AAD07974 

ID AAD07974 standard; cDNA; 1957 BP. 
XX 

DE Rice cysteinyl-tRNA synthetase cDNA clone rslln.pk016.pl8. 
OS Oryza sativa. 
XX 

PN US6255090-B1. P/f^&lT 
XX 

PA (DUPO ) DU PONT DE NEMOURS & CO E I . 
PA (PION-) PIONEER HI-BRED INT INC. 
XX 

PI Famodu LO, Orozco EM, Rafalski JA; 
XX 

SQ Sequence 1957 BP; 599 A; 384 C; 470 G; 504 T; 0 other; 

Alignment Scores : 
Pred. No. : 
Score : 

Percent Similarity: 
Best Local Similarity: 
Query Match: 
DB: 

US-09-846-589A-10 (1-599) x AAD07974 (1-1957) 

SerProProSerAlaThrlleAlaGluAlaThrAlaPro ProGlnLeuLeuLeuPhe 75 

I I I I I I : : : I I I : : : I I I I M : : : III I I I I I I I I I I I I I I I 

4 5 TCCCCCTCCGCTCTCACGATGGCGGAGAGCGCGAAGCCGACGCCGCAGCTGGAGCTCTTC 104 



I I I I II I I I I I I :::::: I I I I I I : : : I I I I I I I I I I I I M I M I III 

AACTCGATGACGAAGAAGAAGGAGCTCTTCGAGCCGCTTGTGGAGGGGAAGGTCCGCATG 164 

TyrValCysGlyValThrProTyrAspPheSerHisIleGlyHisAlaArgAlaTyrVal 115 
I M 1 I I I I I I I I I I II I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I | I M | | | 
TATGTGTGCGGCGTCACGCCCTACGACTTCAGCCACATCGGCCACGCCCGCGCCTACGTC 224 



M I I II I I I I I I I I I I I I I II I II I I I I I I I I I I I I | | | M I I I II I I I I I I I I I I I M I 
GCCTTCGACGTCCTCTACAGGTATCTTAAATTCTTGGGGTACGAGGTCGAATATGTGCGC 284 

AsnPheThrAspIleAspAspLysIlelleLysArgAlaAsnGluArgGlyGluThrVal 155 
I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I II I II I I I I I I I I II M I I I I I I I I I I I I I I I I I 
AAC T T C AC T GAT AT T GAT G AC AAG A T TAT C AAAC GAG C AAAT G AAG C T GG T G AAAC T G T A 34 4 

ThrSerLeuSerSerGlnPhelleAsnGluPheLeuLeuAspMetThrGluLeuGlnCys 175 
I I I I I I I I I I I I I II ::: I I II I M I I I I I I I I I I I I I I I I I II I : : : I II I I I I I I 
ACTAGCTTGAGCAGCCGGTTTATTAATGAATTCCTTCTCGATATGGCTCAGCTCCAGTGC 4 04 

LeuProProThrCysGluProArgValThrGluHisIleGluHisIlelleLysLeuIle 195 
M I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I M I II I ::: I I I I I I I I I I I I I I I I I | ::: | | | | | | 
TTACCCCCAACTTGTGAGCCACGTGTGACGGATCACATTGAACATATTATAGAGTTGATA 4 64 



I I ::: I II I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I ::: I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I 





Qy 






Db 


45 




Qy 


76 




Db 


105 




Qy 


96 




Db 


165 




Qy 


116 




Db 


225 




Qy 


136 




Db 


285 




Qy 


156 




Db 


345 




Qy 


176 




Db 


405 




Qy 


196 




Db 


465 



Qy 216 GluSerPheProGluTyrLeuSerLeuSerGlyArgLysPheAspGlnAsnGlnAlaGly 235 

:::::: II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I III III I I I I I I 

Db 525 GATACTTTCCCTGAGTATCTCAGTTTATCTGGAAGGAAGTTAGATCATAATCTTGCTGGT 584 

Qy 236 AlaArgValAlaPheAspThrArgLysArgAsnProAlaAspPheAlaLeuTrpLysAla 255 

::: I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 

Db 585 TCGCGGGTTGCTGTCGATACAAGAAAGCGGAACCCTGCAGACTTTGCGCTGTGGAAGGCT 64 4 

Qy 256 AlaLysGluGlyGluProPheTrpAspSerProTrpGlyArgGlyArgProGlyTrpHis 275 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 64 5 GCTAAGGAAGGCGAACCTTTCTGGGATAGCCCATGGGGCCGTGGTAGACCAGGATGGCAT 704 

Qy 276 IleGluCysSerAlaMetSerAlaHisTyrLeuGlyHisValPheAspIleHisGlyGly 295 

I I I I I I I I II I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 705 ATTGAATGCAGTGCAATGAGTGCTCATTATTTAGGACATGTGTTTGATATCCATGGTGGA 7 64 

Qy 296 GlyLysAspLeuIlePheProHisHisGluAsnGluLeuAlaGlnSerArgAlaAlaTyr 315 

I I I I I II II I I I I M I I I I I M I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 7 65 GGGAAAGATCTGATATTTGCTCATCATGAGAATGAGCTTGCTCAGAGCCGGGCAGCTTAT 824 

Qy 316 ProAspSerGluValLysCysTrpMetHisAsnGlyPheValAsnLysAspAspLysLys 335 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I E I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I ::: I I I 

Db 825 C C AG AAAG T G AGG T C AAAT G T T G GAT GC AC AAT GGGTTTGT T AAC AAGG AT GAT C AGAAA 884 

Qy 336 MetAlaLysSerAspAsnAsnPhePheThrlleArgAspIlelleAlaLeuTyrHisPro 355 

M I : : : I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I 

Db 885 ATGTCAAAGTCAGATAAAAATTTCTTCACAATCCGAGATATTATTGATCTGTACCATCCC 94 4 

Qy 356 MetAlaLeuArgPhePheLeuMetArgThrHisTyrArgSerAspValAsnHisSerAsp 375 

I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I M I II I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I II I I I I I 

Db 94 5 ATGGCTTTGAGGTTTTTCCTGATGCGCACACATTACAGAGGAGATGTGAATCACTCTGAC 1004 

Qy 37 6 GlnAlaLeuGluIleAlaSerAspArgValTyrTyrlleTyrGlnThrLeuTyrAspCys 395 

::: I I I I I I M ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 

Db 1005 AAAGCACTTGAGATAGCATCTGATCGTGTCTACTACATATATCAGACTTTATATGACTGT 1064 

Qy 396 GluGluValLeuAlaThrTyrArgGluGluGlyThrSerLeuProValProSerGluGlu 415 

I I I I i I I I I ! I I = : : MINI III I I I ::: I I I I I I I I I MUM 

Db 1065 GAGGAAGTGTTGTCTCAATATCGTGGAGAGAATATCTCTGTCCCGGTCCCTGTTGAGGAA 1124 

Qy 416 GlnAsnLeuIleGlyLysHisHisSerGluPheLeuLysHisMetSerAsnAspLeuLys 435 

MM*:::::::: I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I : : : I I I :::::: I I I I I I :: : 

Db 1125 C AAG A T AT G G T T AAC AAG C AC CAT T C AG AAT T C T T G G AAT C TAT G GC G GAT GAT C T TAG A 1184 

Qy 436 ThrThrAspValLeuAspArgCysPheMetGluLeuLeuLysAlalleAsnSerSerLeu 455 

I I I I I I M I I I I I I I I I I III : : : I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I : : : I M 

Db 1185 ACAACAGATGTTCTGGATGGC TTTACTGACTTGCTGAAGGCAATTAACAGCAATTTG 1241 

Qy 456 AsnAspLeuLysLysLeuGlnGlnLysIleGluGlnGlnLysLysLysGlnGlnGlnGln 475 

I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I ::: I I I I I I I I I I I I 

Db 12 4 2 AATGATTTTAAGAAGTTGCAACAGAAGCTAGAGCAGCAAAAG 1283 

Qy 476 LysLysGlnGlnGlnGlnLysGlnGlnGlnGlnLysGlnGlnGlnLeuGlnLysGlnPro 4 95 

I I I I I I I I I I I I I I I I I M II I I I I II ::: II I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I 

Db 128 4 AAGAAACAACAACAGCAGAAGCAGCAGAAGCAAAAGCAGCAGCAGGCACAGAAACAACCA 134 3 



H\7 

wy 


4 Qfi 

*i ^ vJ 


Db 


1344 




J X o 


nh 


1404 


wy 


j jd 


nh 


14 64 


Qy 


556 


Db 


1524 


Qy 


576 


Db 


1584 



GluAspTyrlleGlnAlaLeuIleAlaLeuGluThrGluLeuLysAsnLysLeuSerlle 515 

I I I : : : I I I I I I I I I I I I : : : I I I II I I I I I I I II i : : : I I M I I I I I : : : I I I M I 

G AAGAAT AT AT T C AAGC T ATG T T T GC AC T T G AG AC AG AAAT T AAAAAT AAAAT AT C TAT C 1403 

LeuGlyLeuMetProSerSerSerLeuAlaGluValLeuLysGlnLeuLysAspLysSer 535 

I I M II I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I :: : 
CTTGGTCTGATGCCACCTTCTTCCTTGGCAGAGGCACTGAAGCAACTTAAGGATAAAGCT 14 63 

LeuLysArgAlaGlyLeuThrGluGluGlnLeuGlnGluGlnlleGluGlnArgAsnVal 555 

I I I I I II II I I I I II I I i I I I M I I I I I I I I M I I I I I I I I I I II I I I I I I 

T T G AAG AG AG C AGGG T T GACT G AAG AAC T G T T G C AG GAG C AAAT T GAG C AG AGAAC T G C T 1523 

AlaArgLysAsnLysGlnPheGluIleSerAspGlylleArgLysAsnLeuAlaThrLys 57 5 
I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I :::::: I I I I I I I I I I I I I I I III : : : I I I 
G C AAG GAAAAAC AAG C AG T T T GAT GT G T C T GAC C AAAT C AGG AAAC AG C T AG GC AGC AAA 1583 

GlylleAlaLeuMetAspGluProSerGlyThrValTrpArgProCysGluProGlu 594 

I I II I I I I II I I I I I I I I I I I I I I : : : I I I M I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GGCATAGCCCTCATGGATGAACCTACTGGTACAGTATGGAGACCATGCGAGCCAGAG 164 0 



I 



AAD07975 

» AflM " 75 «»-«..• o DNft; 2183 Bp . 

XX S ° ybea " WlnyX-ttm ay „ thetase 

0S Glycine..*. ° 0NA Cl <™ «H.p k0 013. t9 . 

XX 

PN US6255090-B1 
XX 

" <™-l M £ " fi Co E I. 
XX fiUNEER HI-BRED INT INC. 

S Fa "° dUL0 - Ka,al ski ' Jfl . 

SQ Se,MnCe 2183 », 621 A> m C; , 85 

«ignm«„ t s cores . 666 T; 0 "her; 

Pred. No. ; 

Sc ore: 1 *79e-ll5 t^^k 

f««nt S lBilarity: »'0 0 0 jj^th: „ 

Best Lor^l q,- » t oo.65% ^ oOl 

Query Ma tch f ln,llarity; 51.19% SSS"^ 85 

DB: 4 6.85% ""matches: 146 

22 Indels: 57 

Q V , 7 T rTGC GCC-ACCTCGTCC „„ 111 

^ 4 7 LeuSerAlaThrMetAlaT,, n CCGCCG- 197 

107 Hisl leGlyHisAlaAr ai GTGCGGCGTCACCGCTTATGATCTTAGC 359 

* ™ ^l yTyrGluValG1 ^CCTTCTTTflCflGATACrTTAflGCAT „ 9 



Qy 167 LeuLeuAspMetThrGluLeuGlnCysLeuProProThrCysGluProArgValThrGlu 186 

I M I I! Ill I | | | | I III::: I I II I I : : : I I I : : : I | | 

Db 54 0 TGTCAAGACATGGTAACTCTTAATTGTCTGTCTCCCTCTGTGGAACCAAAGGTCTCAGAG 599 

Qy 187 HisIleGluHisIlelleLysLeuIleThrGlnlleMetGluAsnGlyLysAlaTyrAla 206 

"I-: I I I I I I :::||| :::|||::: |||| || 

Db 600 CACATGCCCCAAATCATTGATATGATTGAGAAGATCCTTAATAATGGGTATGCCTACATT 65 9 

Qy 207 HeGluGlyAspValTyrPheSerValGluSerPheProGluTyrLeuSerLeuSerGly 226 

.:::::: I M I I I I I II I I M I ::: I I I I I I I I I I I I I I I I I I MINI 
Db 660 GTTGATGGGGATGTGTACTTTAATGTAGAAAAATTTCCAGAATATGGGAAACTATCTAGT 719 

Qy 227 ArgLysPheAspGlnAsnGlnAlaGlyAlaArgValAlaPheAspThrArgLysArgAsn 24 6 

Ml : : : I M : : : | | | | [ | II I I I I I I I I I I : : : I I I I I I : : : | | | 

Db 720 C GAG AT C T AG AAG A T AA T C GAG C T GG T GAG AG G G T T GC AG T T GAT T C T AG AAAG AAAAAT 77 9 

Qy 247 ProAlaAspPheAlaLeuTrpLysAlaAlaLysGluGlyGluProPheTrpAspSerPro 266 

I I M I I I ! I I I I i i M I I I I I | | ! : : : | ! | | , | | I ! I I I : : : I I I I I I 

Db 780 CCTGCTGATTTTGCTCTTTGGAAGTCTGCAAAGCCAGGGGAGCCATTTTGGGAGAGTCCC 839 

Qy 267 TrpGlyArgGlyArgProGlyTrpHisIleGluCysSerAlaMetSerAlaHisTyrLeu 286 
I I I I I I II I I I I I I | | M | | | | | | | | | | | | | | | | | | | || | | | | | | | | | | | | | | | 

Db 840 TGGGGTCCTGGAAGACCTGGGTGGCATATTGAATGCAGTGCCATGAGTGCAGCTTATCTT 8 99 



Qy 287 GlyHisValPheAspIleHisGlyGlyGlyLysAspLeuIlePheProHisHisGluAsn 306 

I I I ::: I I I I I I I I M I I I I I I I I I M I I I I I I::: I I I II II I I I I I ! 

GGTTACTCTTTTGATATCCATGGTGGAGGAATCGACCTTGTGTTTCCTCACCATGAGAAT 959 



Db 900 



Qy 307 GluLeuAlaGlnSerArgAlaAlaTyrProAspSerGluValLysCysTrpMetHisAsn 326 

Ml:::| Ml IIIIM III:::::: IMIMIIIIJI 

Db 960 GAAATTGCTCAGAGTTGTGCTGCATGTAAGAAAAGTGATATAAGTATATGGATGCACAAT 1019 

Qy 327 GlyPheValAsnLysAspAspLysLysMetAlaLysSerAspAsnAsnPhePheThrlle 34 6 

nw 1MA MINIMI I III:::IMIII i I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1020 GGTTTTGTCACCATTGACTCTGTGAAAATGTCAAAATCTTTGGGGAATTTTTTCACAATA 107 9 

Qy 34 7 ArgAspIlelleAlaLeuTyrHisProMetAlaLeuArgPhePheLeuMetArgThrHis 366 

Ml -MM : : : I I I I I I I I I : : : I I I I I I I I I : : : I | | | I I I I I III 
Db 1080 CGTCAGGTTATAGACGTTTACCATCCACTGGCCTTGAGATATTTTTTGATGAGCGCACAT 1139 



Qy 367 TyrArgSerAspValAsnHisSerAspGlnAlaLeuGluIleAlaSerAspArgValTyr 38 6 

1 Ml : : : I I I : : : I II : : : II I I I I MINI Mil::: 

TATCGATCTCCTATTAACTACTCAAATATACAGCTCGAAAGTGCTTCAGACCGTGTTTTT 1199 



Db 1140 



Qy 387 TyrlleTyrGlnThrLeuTyrAspCysGluGluValLeuAlaThrTyrArgGluGluGly 406 
MIMIIM:::IMIII::::::MIIM ||l ::: 

TATATATATGAGACATTACATGAATGTGAAAGCTTTTTGAATCAGCATGATCAGAGGAAG 



Db 1200 



1259 



Qy 407 ThrSerLeuProValProSerGluGluGlnAsnLeuIleGlyLysHisHisSerGluPhe 426 

M I Ml : : : :::::: | | | | | | | | | | , | 

Db 1260 GATTCC ACCCCACCGGATACTTTGGATATTATTGATAAGTTCCACGATGTTTTT 1313 

Qy 427 LeuLysHisMetSerAsnAspLeuLysThrThrAspValLeuAspArgCysPheMetGlu 446 

IM IMM|:::MI I |||||| 

Db 1314 TTGACCTCAATGTCGGATGATCTTCACACTCCAGTTGTATTG 1355 



r 



Qy 447 LeuLeuLysAlalleAsnSerSerLeuAsnAsp LeuLysLysLeuGlnGlnLysIle 4 65 

: : : :::::: I M I I 1 I I I : : : : : : 

Db 1356 GCTGGAATGTCTGATCCATTAAAATCAATCAATGATTTGCTG 1397 

Qy 466 GluGlnGlnLysLysLysGlnGlnGlnGlnLysLysGlnGlnGlnGlnLysGlnGlnGln 485 

: : : I I I I II : : : M I I I I : : : 
Db 1398 CATGCTCGTAAGGGGAAAAAACAACAATTTCGA 14 30 

Qy 48 6 GlnLysGlnGlnGlnLeuGlnLysGlnProGluAspTyrlleGlnAlaLeuIleAlaLeu 505 

M I :::::: I I I I I I I I I 
Db 1431 ATCGAATCACTATCAGCTTTG 1451 

Qy 506 GluThrGluLeuLysAsnLysLeuSerlleLeuGlyLeuMetProSerSerSerLeuAla 525 

Ml ::::::::: | | | :::::: I I I I I I I I I I I I I I I : : : I I I : : : 
Db 1452 GAGAAGAGCGTCAGGGATGTCCTTACTGTTTTAGGACTTATGCCT GCAAGTTACTCT 1508 

Qy 526 GluValLeuLysGlnLeuLysAspLysSerLeuLysArgAlaGlyLeuThrGluGluGln 545 

II I I I I II I : : : I I I I I I I I I I I I ::: I I I I I I I I I I II I I I I I I 1 I I :: : 

Db 1509 GAGGTTTTGCAGCAGCTTAAGGTAAAAGCTTTAAAACGTGCAAACTTTACGGAAGAAGAA 1568 

Qy 54 6 LeuGlnGluGlnlleGluGlnArgAsnValAlaArgLysAsnLysGlnPheGluIleSer 565 

: : : :::::: I I I I I I ::: I I I MINI | I I : : : : : : III 

Db 15 69 GTCTTGCAGAAAATTGAAGAACGGGCTACTGCTAGAATGCAAAAGGAGTATGCTAAATCG 1628 

Qy 566 AspGlylleArgLysAsnLeuAlaThrLysGlylleAlaLeuMetAspGluProSerGly 585 

III I II II I I I I : : : II I I I I 11(111 I I I I I I I I I II I : : : I M 

Db 1629 GATGCAATCAGGAAGGATTTGGCTGTACTTGGTATTACTCTTATGGACAGTCCAAATGGC 1688 

Qy 586 ThrValTrpArgProCysGluPro -593 

III I I I I I I I I I III 

Db 168 9 ACAACTTGGAGGCCTGCCATTCCT 1712 



